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动物基因组学重测序的应用研究进展
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要!随着第二代测序技术的研发和应用!基因组学的研究不断出新!为其带来了更新的科研方法和解决方案'

基因组测序可以更深地了解一个物种的分子进化(基因组成和基因调控等特点!特别基因组重测序技术的发展和

应用!将基因组学的研究推向了多领域(多样化(多功能的新阶段'现已从变异检测(性状定位(遗传图谱构建(群

体进化分析等方面取得丰硕成果'文章阐述了动物基因组重测序学领域中全基因组测序技术和简化基因组测序

技术的应用现状和发展趋势'
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EX

测序技术的限制性!第二代测序技

术"

HEWF

J

E-EX=F$#-,E

B

CE-?$-

J

!

HI3

#的优势逐渐

凸显!对重测序技术的发展起到了重要的作用'

HI3

的核心思想是边合成边测序!即通过捕捉新合

成的末端的标记来确定
\H4

的序列!测序技术成

本低(高通量(快速(高效等特点能有效地鉴别单核
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苷酸多态性"

3H8,

#标记(插入和缺失"

7-\E>

#标

记)

%!*

*

'基因组重测序是指基于第二代测序!也可以

是第一代的!对之前的测过序的基因组再测一遍!并

对个体或者群体样品进行分析并获得需要的信息'

基因组序列的完整性和有效性有利于全基因组重测

序!以及之后通过比较基因组序列和全基因组重测

序序列!可以在全基因组范围发掘
3H8

和
7-\E>

标

记)

)!5

*

!同时也有利于基于简化基因组重测序的

3H8

和
7-\E>

的研究'随着第二代测序技术的快速

发展!重测序技术在动物变异检测(基因挖掘(性状

定位(遗传进化等多领域均取得了丰硕的成果!得到

了充分的发展与应用'

#

!

全基因组重测序

全基因组重测序是对已知基因组序列的物种进

行不同个体的基因组测序!并在此基础上对个体或

群体进行差异性分析!进而找到大量的单核苷酸多

态性位点"

3H8

#(插入和缺失位点"

7-\E>

#以及结构

变异位点"

3]

#等变异信息'全基因组重测序技术

可广泛用于变异检测(遗传图谱构建(性状定位和群

体进化研究'

#F#

!

群体进化

R2SC

等对地山雀进行全基因组测序!并对其

近缘种大山雀(黄颊山雀及黑尾地鸭进行重测序!发

现地山雀与大山雀和黄颊山雀大约在
121

百万
"

/2/

百万年前产生了分化!从全基因组水平明确了

地山雀的分类问题!同时在高原适应性遗传机制上

分析发现免疫基因(尤其是和
NL9

相关的基因家

族发生了显著收缩或者丢失&地山雀低氧适应及能

量代谢相关的基因发生了快速进化&地山雀骨骼发

育相关的基因发生了快速进化&嗅觉相关的基因家

族也发生了显著收缩)

.

*

'

N2O$

等对
.

个代表性藏

猪群体(

5

个四川盆地特有猪种共
)(

个样本进行全

基因组重测序"测序深度达
%*%̂

#并结合
55

个欧亚

野猪及家猪的基因组数据进行群体遗传学分析!最

终在藏猪中鉴定出低氧适应(能量代谢等共
0.(

个

适应高原环境的快速进化基因!揭示了藏猪高原适

应性的遗传机制&通过比较基因组学分析发现藏猪

和家猪的祖先可能早在
./&

万年前就开始向不同方

向进化!分化时间可能早于牦牛和家牛"

)/&

万年

前#以及人类和黑猩猩"

5&&

万
"

1&&

万年前#&另外!

对野生种和驯养种的分析表明!与自然选择相比!人

工选择可更有效的塑造驯养动物基因组&欧亚猪种

存在明显的遗传背景差异!欧亚地理隔离造成的遗

传结构差异甚至超过了野生和驯化的差异)

1

*

'

S2̂ $=

等利用重测序技术研究了家蚕的驯化事件和

驯化基因!完成了
)&

个个体的重测序!每个个体测

序深度大约为三乘!覆盖基因组序列的
//2((_

!共

鉴定出
%.&&&&&&

多个
3H8,

&研究发现!家蚕的基

因明显不同于野生型!但它们保持着较大级别的遗

传变异!这表明短期的驯化事件包含了大量的个体&

研究还发现!在驯化过程中有重要作用的
*5)

个候

选基因存在选择信号!其中一些基因在丝腺(肠道和

睾丸中过表达'这些数据对家蚕的驯化事件起到了

重要的解释作用)

(

*

'

2̂KA#C

等利用全基因组测序

技术研究了滇金丝猴的进化史!共确定了
0%(%*

种

编码蛋白的基因!其中
(/21_

得到了转录组验证&

根据这些编码蛋白的基因!研究人员绘制了灵长类

动物进化的时间表&滇金丝猴和猕猴分别有大约

*&5)

和
**%%

个特异性
O7H;%

插入!其超过了人类

"

0*.5

个新的插入#和黑猩猩"

%()%

个新的插入#!

然而早期猴的系谱特异性
3]4

较低于类人猿'在

早期猴跟类人猿的比较中!未发现基因家族扩展或

收缩事件有显著性差异'总体讲!在早期猴的
4OP

富集并未导致全基因组范围类基因家族结构显著性

的重排和改变)

/

*

'

#F!

!

变异检测

:2KA=-

J

等 将 人 乳 铁 蛋 白 "

LC<=->=?F#!

VEXX$-

!

AÒ

#表达相关基因导入牛基因组中!应用二

代测序技术检测
*

头转基因牛"

0

头
&̀

代!

%

头
0̀

代#外源插入
\H4

的分子特性(插入位点和整合拷

贝数!发现外源插入
\H4

上不同区域在样本基因

组上存在
0

"

(

倍的拷贝数变异!表明外源
\H4

在

转基因物种基因组上发生了复杂的重排事件)

%&

*

'

\2G23E#

等采用二代测序技术对韩国本地鸡种的

3H8,

进行分析!研究从
0/

号染色体和
K

染色体上

共获得"

)&&.&.(a/15*)

#个
3H8,

!在这些已鉴

别的
3H8,

中 已 知 和 新 发 现 的
3H8,

分 别 为

"

0/)(.)(a(%)%)

#个和"

%&)1/5%a%)/5.

#个!

其中已知但未被定义的
3H8,

有"

%%(%a%5&

#个!

新出现未被定义的
3H8,

有"

(0*(a%&%/

#个!同义

3H8,

(错义
3H8,

和特征改变了的
3H8,

分别是

"

0.0..a%)5.

#("

%%).1a.&)

#和"

(%(&a)5(

#

个)

%%

*

'

82\2bE$

J

AF>E

D

等对黑腹果蝇进行全基因组

重测序以推测自发突变的发生率及特性'该研究利

用
*

种突变集聚型样本!以这
*

种样本的基因组

()/%
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期 汪文强等$动物基因组学重测序的应用研究进展

\H4

为模板对其进行全基因组测序!研究人员绘制

了包含
%1)

个单核苷酸突变位点的图谱!并计算了

单核苷酸突变的发生几率!通过测序发现没有任何

的假阳性!研究还发现了很多
I

%

9

到
4

%

6

的突变

及
4

%

6

到
I

%

9

的突变!且
I

%

9

到
4

%

6

的突变是

4

%

6

到
I

%

9

突变的两倍!编码区与非编码区的

3H8

突变率没有显著性差异)

%0

*

'

92Q2:C[$-

等利

用全基因组重测序鉴别家鸡在进化过程中可能存在

的突变'对家鸡及其野生祖先红原鸡进行了全基因

组重测序!共发现了
1&&&&&&

个
3H8,

!

%*&&

个缺

失突变和若干选择性清除!并且发现
;-DF

基因在

该研究的所有家鸡中均存在选择性清除!该基因在

脊椎动物的代谢调节及生殖过程中发挥着重要作

用)

%*

*

'

b262OEE

等通过全基因组重测序技术研究

了韩牛纯合性区域!确定了
)1&&&&&

个
3H8,

和

)&&&&&&

个
7-"E>,

'在
(*.&

个基因中检测到了大

约
05&&&

个非同义
3H8,

位点(剪接位点变异体(

以及编码插入缺失"

H3

%

33

%

73

#'此外!还发现与肉

质和抗病性状相关基因
05

个'研究结果将为与牛

重要经济性状相关基因的随意突变或基因鉴定提供

科学的数据)

%)

*

'

c2KA=-

等通过基因组重测序和高

通量基因型分型综合评估了牛基因组的变异'研究

发现插入和缺失位于邻近蛋白的
H

末端和
9

末端!

且
*

倍大小富集'研究结果提供了高分辨率不同类

型的一个牛基因组变异!并证明结构变异作为基因

组变异的主要成分超过序列变异)

%5

*

'

I2R$

等基于

全基因组重测序基础研究了
%0

只来源于不同品种

鸡的全基因组
9H]

'共发现了
(()&

个
9H],

区

域!覆盖了
/(20N[

!代表了鸡基因组的
/2)_

!这

些
9H],

大小不一!从
%2%

"

0.(2(Z[

不等!平均长

度为
%%2%Z[

'总共预测到
00%)

个
9H],

跨越
0

0%.

个具有特定生物学功能相关的
:EV3E

B

基因'

同时被部分
9H],

覆盖的区域发现了
G*H.?

基

因和
/B-%

基因!这两个基因与疾病易感性和抗病

性相关)

%.

*

'

#F)

!

性状定位

;24WE>,,#-

等应用第二代测序技术!对分布于

世界各地的
%0

匹狼和
.&

条狗"

%)

个品种#进行了

全基因组重测序"狼个体测序深度
.20̂

!狗基因组

混池测序深度
0/2(̂

#!探究狗对淀粉类食物适应性

的关键性基因!研究共发现了
*1(..55

个
3H8,

!

5&.%)(

个
7-"E>,

和
0..%/

个
9H],

!分析表明!有

%&

个基因与淀粉的消化和脂肪代谢明显相关!结果

表明!相对于肉食性的狼而言!狗对淀粉特异的适应

性使得狗的祖先能很好的从富含淀粉类的食物中获

得能量并繁衍生息!这对早期狗的驯化起到了重要

作用)

%1

*

'

N';'c#YE-

等针对斑马鱼基因组大(缺

乏自交系的特点!有效地使用新的并行测序技术绘

制并检测了位于斑马鱼中的突变'全基因组测序利

用了大量的参考
3H8

数据库通过覆盖率低来定义

纯合逐步下降的区域!其全基因组测序的
\H4

池

来源于有限个
0̀

突变体!通过该方法!绘制了每一

个不同的斑马鱼突变体图!在剩下的个体中研究人

员选择了两个个体!并测序确定了可能诱发的错义

突变和候选基因突变'此外!在一个已鉴定的突变

体中证实
E3

I

%$

中存在一个错义突变)

%(

*

'

Q'\'

NEXZEX

等采用全基因组重测序技术分析研究了早

期原发性骨髓纤维化患者低突变和非复发性突变的

候选基因!结果发现!原发性骨髓纤维化细胞基因组

体细胞突变率很低!与造血器官肿瘤基因组中的结

果一致'全基因组
\H4

测序与
:H4

表达数据相

结合!鉴定出
*

个具有潜在功能的体细胞突变$

5!FH.

同义突变(

9FH0

基因
5d

非翻译区
%/

个碱

基的缺失和
J/!!&*55

非同义突变!另外还鉴定出

5!K0

(

-LC*&

和
BGFK*

个基因发生了基因突

变!这
.

个基因在
%1(

个病人样本中得到了验

证)

%/

*

'

L2\2\=EFY

D

>EX

等利用全基因组重测序技

术!研究了
0

头奶牛和
0*0

头公牛的群基因组!测序

深度为
(2*

倍覆盖率!这些群体种含来自荷兰种

%0/

头!泽西种
%5

头以及德国种
)*

头'研究共鉴

定了
0(*&&&&

个变异!每
%&&&

个碱基上平均含有

%2))

个杂合位点'研究发现了与产奶(胚胎死亡(

骨骼畸形以及卷毛相关的基因!并得出牛繁殖力下

降的主要原因跟胚胎死亡有显著关系'该项研究为

提高产奶和产肉提供了科学依据)

0&

*

'

#F%

!

遗传图谱

Q2:E?#

B

C$>>=

D

等研究了与鹌鹑行为和生产特

征相关的遗传图谱和
S6O

'遗传图谱采用
0%)5

个位于
0(

个不同连锁群体的
%)1/

个个体的
3H8,

构建而成!性别连锁图谱共跨越平均标记间距
02%

?<

总长为
*&51?<

的区域'除少数地区以外!日

本鹌鹑采用跟日本鸡一样的标记顺序!连锁分析共

揭示了
)5

个与行为特性"

0*

#或生产特性"

00

#相关

的
S6O,

!值得注意得是与社会动机特性相关的

S6O

"

%5

#最多'研究明确指出了控制情绪反应和

鸟类体重"分别位于
S6O9Q45

和
9Q4(

#或社会行

/)/%
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为和开始产蛋"位于
S6O9Q4%/

#的可能的多效性

区域)

0%

*

'

32N##-

等研究确定了猪在驯化过程中因

人工选择导致激烈的表型变化相关的基因'对
*&

头大白猪和大约克猪以及
%&

头亚洲野猪进行全基

因组重测序共获得了
%///&

个基因的
)*&

万个

3H8,

'通过检测选择性清除构建了广泛的定向选

择遗传图谱'研究表明在选择条件下的候选基因对

猪的繁殖和生产有着重要的作用!定向选择的候选

基因富集在影响大脑功能与饮食行为的谷氨酸代谢

第
*

组受体上'其中基因
!9?/B%

(

5C!HF

(

/M-F

(

F/B-%

(和
-NMO%

与生长调节有关&

9!/*

(

KJK)

(

KKG/!)

和
K5HD!50

与细胞粘附有关&

?/B-*

(

9!/*

(

5M;GF

(

KJK)

和
K5HD!50

与信号转导

有关&

HM!P95

(

/-L5%

(

BO;;?%*

(

KKF5%

和

F99K)

与代谢有关'其中
*MG.*(

是最值得关注

的候选基因!它与编码早期脂肪形成调节相关的蛋

白有 关!并 作 为
5O9K0

辅 助 转 录 因 子!控 制

KK!F<

的表达)

00

*

'

!

!

简化基因组测序

基于酶切的简化基因组测序是对与限制性核酸

内切酶识别位点相关的
\H4

进行高通量测序!可

大幅度降低基因组的复杂度!操作简便!同时不受参

考基因组的限制!可快速鉴定出高密度的
3H8

位

点!从而也能实现遗传进化分析及重要性状候选基

因的预测'简化基因组技术也可广泛用于变异检

测(遗传图谱构建(性状定位和群体进化研究'

!F#

!

群体进化

Q292Q#-E,

等利用
:4\!,E

B

测序技术研究了剑

尾鱼属"花
!

科#包括
0.

种来自中美洲的热带小型

淡水鱼的系统发生关系!共检测了
%)*

个个体'测

序深度
%5̂

!共找到约
..&&&

个
3H8,

!构建了剑尾

鱼属进化树!并推断了其祖先的剑尾形态)

0*

*

'

Q'

I=F?AE-

等利用
:4\!,E

B

研究了俄勒冈地区海水

和淡水生境中三刺鱼的群体结构和定殖史'试验采

用俄勒冈地区
/

个不同地点的三刺鱼
51(

条!根据

3H8

位点!构建了鱼群的亲缘关系!分析了每个地

点鱼群的遗传结构!

3FXC?FCXE

结果推测
/

个地点的

鱼群由
5

种鱼构成!分析结果表明!俄勒冈地区的三

刺鱼是有记录的分化最早的三刺鱼!生活在该地区

中部的三刺鱼是于近年人为进入定殖的)

0)

*

'

N'

G'Q=?#[,E-

等选取欧洲和美洲鳗鱼作为研究对象!

研究了大西洋鳗基因组的印迹!通过
:4\

测序技

术!研究者们利用检测到的
*0(*&&3H8,

!对欧洲

鳗鲡和美洲鳗鲡两个姊妹物种的基因组印迹进行了

阐述!在不考虑强烈分化的
*151

个"

G0#

#

&2(

#

3H8,

条件下!滑动窗口的
G0#

分析显示并没有高分

化的基因组区域!总体
G0#

为
&2&)%

!在分离出的大

于
%&&&[

T

的
3H8,

中几乎没有发现连锁不平衡!

这反映了基因组搭便车的现象!物种之间的多个区

域存在定向选择!

IM

分析表明!包含正向选择的候

选
3H8

的基因显著性富集于鳗鲡的发展过程和磷

酸化过程!这与幼虫阶段持续时间的差异和物种形

成基础上的迁移距离的假设几乎一致!假定选择条

件下的大多数
3H8,

于编码区外被发现!这为非编

码区域的功能可能比之前假设的更重要这一新的观

点提供了支持!总的来说!结果论证了在人口统计学

参数和研究物种生活史特性结构下解释选择基因组

印迹的必要性)

05

*

'

O2R2:CF>E"

J

E

等采用
:4\!,E

B

技术研究了混血北美犬的起源!采用成年狼和幼狼

已确定的
%010*5

个
3H8,

!结合基因组模拟物验证

了东部北美洲各类犬的混合起源假说!主成分分析

显示!并无证据证明东部地区的狼或者其他犬起源

于灰狼和西部郊狼的杂交!研究结果支持东部狼作

为一个独特的基因组类群存在于北美这一观点!而

且也解决了大湖狼和东部郊狼的杂交起源)

0.

*

'

b'

Q';<EX,#-

等采用
:4\!,E

B

方法探索不同地理分

布的瓶草蚊群体进化关系!对北美
0%

个不同地理分

布的瓶草蚊群体进行分析!采用部分碱基识别位点

的内切酶
-E

2

>

消化
J

\H4

'在识别位点上共获得

了
*1)%

个
3H8,

'使用最大似然法将
0%

个群体区

分为
)

个大分支!而且
0%

个群体间的进化关系得到

阐明)

01

*

'

!F!

!

变异检测

K2I#<

T

EXF

等 采 用 简 化 多 态 序 列 复 杂 性

"

9:#83

#技术对北美红珠灰蝶
O

D

?=E$"E,

的
%0

个

不同地域群体进行
3H8

标记检测!共获得
*)%&)5

条序列!其中
*._

的序列变异在各群体中有分区现

象)

0(

*

'

82N2:$?A=X",

等采用
:4\!,E

B

技术研究

了蜗牛属贝壳颜色和带型多态性!蜗牛属的贝壳颜

色和带型基因型是由遗传决定的!从根本上来讲是

由
$

5

个基因座的超级基因决定的!研究发现!记录

的
*0*

个个体颜色和条带在超级基因的
9

基因座

和
c

基因座之间没有发现重组!其次对两个亲本(

00

个后代使用
:4\!,E

B

技术!发现
))

个无特异性

标记假设连接到颜色"

9

#基因座和带型"

c

#基因座'

&5/%
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期 汪文强等$动物基因组学重测序的应用研究进展

:4\!3;S

标记的最有可能的
%%

个基因型在
00

个

相同的后代中被独立验证!已标记的
9!c

超级连锁

群中最近的
:4\!3;S

位于
&2.?N

范围内!与联

合位点在一起构成了一个
*(25?<

的连锁图)

0/

*

'

K2KA=$

等首次利用
:4\!,E

B

技术研究了鸡的
3H8

和基因型分型!试验对
%*

个中国本土鸡种和
*

个引

进鸡种做了
:4\!,E

B

!平均在每个个体中发现了

155(1

个
3H8,

!在所有个体中进行严格筛选验证!

得到了
0((/5

个候选
3H8,

!其中新发现了
%5)&)

个
3H8,

)

*&

*

'

!F)

!

性状定位

824-"#>V=FF#

等在拟果蝇上用低覆盖基因分型

技术方法验证了在
(25Z[

范围内存在性状决定基

因!他们用表型为显性荧光眼基因型的拟果蝇家系

同另外一种拟果蝇杂交!获得了
0̀

个体!然后基于

有参考基因组条件!采用
N3I

技术对其进行连锁

分析!共获得
%5&1&

个用于标记的
3H8,

!同时

S6O

分析发现
OM\

值与某一基因的距离十分相

近)

*%

*

'

:2\2L#C,F#-

等从
0&

个鱼群中选择
78H

死亡率最高的
%&

个群体应用微卫星标记进行
S6O

定位!对其中的
)

个亲本及其
1

个具有抗病性的纯

合子和
1

个易染病的纯合子进行
:4\

测序!共获

得了约
1&&&&

个酶切位点!检出
.1%0

个
3H8,

标

记位点!对两个家系全基因组
:4\

标记位点分离

模式的分析表明!在
0/

条染色体上均发现了
3H8

位点!且雄鱼的基因组缺乏重组!在所有的
3H8,

位

点中!其中
5&

个与
S6O

定位相关联!几个
3H8,

位

点与
78H

抗性显著性相关!且结果通过群体连锁不

平衡
3H8

检测对其抗性进行了鉴定)

*0

*

'

!F%

!

遗传图谱

c2b28EFEX,#-

等利用双酶切系统的简化基因

组测序技术在鹿鼠的两个姐妹物种"

B$)("14$#10

和
K+4(+)+#10

#的杂交群体中共获得了
%&&&

多个

3H8,

!且具有固定差异!并利用
%&&&

多个
3H8,

构

建了遗传图谱)

**

*

'

923A=#

等采用全基因组测序技

术构建了比目鱼"牙鲆#的高分辨率遗传图谱!研究

共鉴定了均匀分布在牙鲆基因组上的
%**.0

个

3H8,

!其中
%01%0

高可信度的
3H8,

进行高通量基

因分型!并分配到
0)

个共识连锁群"

OI,

#!遗传连

锁图谱的总长度为
*)/120/?<

!其中基因座之间的

平均距离为
&2)1?<

!代表了当前日本比目鱼最密

集的遗传图谱!位于遗传图谱上的大多数
OI,

和均

匀分布的
*

类
3H8,

"母系杂合(父系杂合和双杂合#

是饱和的!然而诸如
OI,

"

OI(

(

OI/

(

OI%%

(

OI%(

和
OI%/

#并没有!揭示了复杂的基因组包含地区丰

富的重复序列和转座因子!有趣的是
OI(

包含的遗

传距离最小!仅包含父系和双亲杂合的标记!并符合

最小的物理距离'事实上!在母系图上
OI(

只有在

双亲杂合标记!而在父系图上只有父系杂合和双杂

合标记!表明这个
OI

上具有同源重组的特异性抑

制)

*)

*

'

32I#-E-

等以两个大西洋鲑鱼群体为参考!

利用
:4\!,E

B

技术研究了鲑鱼高密度
3H8

图谱!

大约
.&&&&

个
3H8,

被分配到
0/

个连锁群体中!然

后分别构建了遗传连锁图谱!该连锁图谱与大西洋

鲑鱼参考基因组草图重叠群进行了整合!其中
%%0

个基因组重叠群映射到两个或更多个连锁群体中!

并强调了鲑鱼基因组中假定的部分同源配对的地

区!与刺鱼参考基因组相比较进行基因组学分析得

出假定的基因与大约一半的有序
3H8,

密切相关!

并证明大西洋鲑鱼和刺鱼基因组之间存在直系同源

性障碍!该研究为鲑鱼基因组学研究提供了遗传资

源)

*5

*

!

32G2c=WFEX

等首次对无参考基因组的小菜

蛾进行简化基因组测序!通过对
0)

个小菜蛾的个体

进行
:4\

测序!将杀菌耐药性定位到
G

%

K

性染色

上!并利用
:4\

等位基因构建了
%

个遗传连锁图

谱!并获得了
*%

个连锁群)

*.

*

'

82N2:$?A=X",

等对

雷默瑞丽蜗牛两个亲本和
00

个子代个体进行

:4\!,E

B

测序!在控制色带和色彩的基因座位上发

现了
))

个标记位点!通过进一步的研究认证!最终

构建了一张基于标记位点的连锁图谱!重新建立了

雷默瑞丽蜗牛遗传模型)

*1

*

'

)

!

重测序技术存在的问题

第二代高通量测序技术的不断改进!给重测序

技术带来更新突破的同时也使得其局限性和挑战性

日益凸显'以高通量定义的全基因组重测序技术和

简化基因组测序技术往往会产生庞大的数据量!这

会带来诸如数据储存和分析的困扰)

*(

*

'首先!如何

充分利用大数据是主要问题)

*/

*

&其次!如何经济有

效地存储数据又是一个值得深思的难题)

)&

*

&最后!

高通量测序所需的起始样本量可能更大!对于有限

的样本的测序分析受到了限制)

)%

*

'

如今以单分子读取技术为基础的第三代测序技

术正在成为人们所关注的焦点)

)0

*

!由于三代测序技

术是通过提高测序机器灵敏度以及增加荧光信号强

度等手段来减小错误率和增大检出率!因此省去了

%5/%
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扩增这一步!数据读取速度更快更准!可直接

测甲基化的
\H4

序列)

)*!).

*

!因此它的到来会更有

利于这两种技术的应用'

从重测序技术的研究中可总结出几点问题$

%

#

基因组测序产生的数据需精简化&

0

#数据分析所用

到的系统和软件普适性需待提高&

*

#操作产生的错

误率有待降低!检出率有待提高&

)

#测序样本受限问

题有待解决&

5

#测序经费有望更低'

%

!

展
!

望

重测序技术涉及范围之广!其成绩毋庸置疑!对

于大数据时代也是功不可没!虽然全基因组重测序

技术和简化基因组测序技术并不是很完善!但作为

新兴的高通量测序技术!其在基因组学研究方面已

有举足轻重的地位'相信随着测序成本的逐步降低

以及数据处理和分析方法的不断完善!它们必将在

未来基因组学的研究中起重要作用'未来的发展探

究中!可能会更注重数据挖掘!个性化分析!以及动

物基因改良(疾病预防(治疗等'
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